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Association between genetic polymorphisms of the base excision repair gene MUTYH and increased colorectal



































































































































































　また、欧米で知られている変異G382DをPCR-Restriction Fragment Length Polymorphism法で調べたが、
同じ変異は見つからなかった。また、IVS1+11C>T変異が-280G>Aとリンクしていることを見出した。
　審査委員会は、日本人大腸癌患者と健常人対照合計1400余のサンプルの解析により、単独SNP として
はIVS1+11C>Tが、4つのSNPからなるハプロタイプT+G+A+Cが大腸癌と連関があること、欧米患者で知
られる変異は日本人症例では認められなかったことを明らかにした点を大きく評価した。
　審査会では、以下のことについて質問がなされた。
1）全体でいくらのPCRサンプルが泳動されたのか
2）PCR-CTPP法を使った理由は何か
3）近位大腸と遠位大腸の区別について
4）DNAのメチル化について調べたか
5）MUTYHの発現の組織特異性について
6）MUTYHタンパクの主な構造上の特徴は何か
7）以前の報告では有意だったIVS10-2A>Gが今回有意でなかったことはどう解釈するか
8）プロモーター活性測定時にH2O2を使用した理由は何か
　これらの質問に対し申請者の解答は適切であり、問題点も十分理解しており、博士（医学）の学位論文
にふさわしいと審査員全員一致で評価した。
　　論文審査担当者　　主査　　三　浦　直　行
　　　　　　　　　　　副査　　前　川　真　人　　副査　　中　村　利　夫
